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Tóm tắt:

Trong nghiên cứu này, 2 chủng (VC5 và TX7) có độc lực cao trong số 32 chủng parvovirus phân lập từ 6 tỉnh (Thái 
Bình, Thanh Hóa, Bình Định, Đắk Lắk, Bình Dương và Đồng Nai) (trước sáp nhập) được tuyển chọn để xác định 
một số đặc tính sinh học và đánh giá khả năng sinh miễn dịch. Kết quả phân tích trình tự đoạn gen NS1 cho thấy, 
cả 2 chủng VC5 và TX7 cùng thuộc tuýp porcine parvovirus 1 (PPV1) và tương đồng 99,70% về trình tự nucleotide 
với chủng PPV1 từ Trung Quốc (PPV1-0225-L-SD). Điều kiện nuôi cấy thích hợp nhất đối với 2 chủng porcine 
parvovirus  (PPV) trên tế bào PK15 là môi trường EMEM có bổ sung 5% FBS, 1% kháng sinh Pen/Strep ở nhiệt độ 
37°C và 5% CO2. Ở 21 ngày sau miễn dịch lần 2, hiệu giá HI trung bình của lợn miễn dịch là 7,33 và 7,66 log2 đối với 
nhóm miễn dịch VC5 và TX7, theo thứ tự; không phát hiện kháng thể ở nhóm đối chứng. Khi thử thách với chủng 
parvovirus cường độc, trên 80% thai lợn ở nhóm được gây miễn dịch sống và dưới 10% số thai lợn phát hiện sự có 
mặt của PPV. Trong khi đó, ở nhóm đối chứng, 100% thai lợn chết, 75% thai lợn chết có các biểu hiện khô thai và 
90% thai lợn ở nhóm đối chứng phát hiện sự có mặt của PPV.
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Abstract:

In this study, two highly virulent strains (VC5 and TX7) among 32 parvovirus strains isolated from six provinces 
(Thai Binh, Thanh Hoa, Binh Dinh, Dak Lak, Binh Duong, and Dong Nai) (prior to the administrative merger) were 
selected to determine some biological characteristics and assess the immunogenicity. Sequence analysis of the NS1 
gene fragment revealed that both VC5 and TX7 strains belong to the porcine parvovirus 1 (PPV1) type and share 
99.70% nucleotide sequence identity with the PPV1 strain from China (PPV1-0225-L-SD). The optimal culture 
conditions for the two porcine parvovirus (PPV) strains on PK15 cells were EMEM medium supplemented with 5% 
FBS and 1% Penicillin-Streptomycin antibiotic (Pen/Strep), incubated at 37°C and 5% CO2. 21 days after the second 
immunisation, the average HI titer of the immunised pigs was 7.33 and 7.66 log2 for the VC5 and TX7 immunised 
groups, respectively, while no antibodies were detected in the control group. Upon challenge with a highly virulent 
parvovirus strain, over 80% of the fetuses in the immunised groups survived, and less than 10% of the fetuses 
were detected with PPV. In contrast, in the control group, 100% of the fetuses died, with 75% showing signs of 
mummification and 90% testing positive for PPV.
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1. Đặt vấn đề

Chăn nuôi lợn là một ngành mũi nhọn trong tăng trưởng và phát 
triển kinh tế quốc dân. Theo Tổng cục Thống kê (tháng 4/2024), 
trong năm 2023, Việt Nam có khoảng 25,5 triệu con lợn, trong đó 
có khoảng 3,1 triệu lợn nái sinh sản. Bệnh khô thai do parvovirus 
là bệnh truyền nhiễm nguy hiểm ở lợn nái với các biểu hiện lâm 
sàng chỉ thấy ở lợn nái như: chết lưu thai, thai gỗ, thai thối, hoặc 
lợn con đẻ ra có sức sống rất kém. Đây là một bệnh gây thiệt hại 
lớn cho các trại giống lợn sinh sản, làm giảm 50-60% số đầu lợn 
con sơ sinh, giảm khối lượng ở lợn con lúc cai sữa và tăng chi phí 
khắc phục hậu quả do bệnh gây ra [1]. Bệnh khô thai là bệnh gây 
tổn hại nghiêm trọng cho ngành chăn nuôi. PPV là nguyên nhân 
phổ biến và quan trọng nhất dẫn đến bệnh sảy thai trên lợn [2, 3]. 
Vì vậy, việc phân lập và nghiên cứu về các đặc tính của parvovirus 
tại Việt Nam là hết sức cần thiết.

Việc hiểu rõ về các đặc tính sinh học của các chủng parvovirus 
ở Việt Nam sẽ giúp phát triển các công cụ chẩn đoán, vắc xin và 
các chiến lược điều trị hiệu quả. Trong bộ gen của PPV, NS1 là 
protein phi cấu trúc quan trọng nhất. Gen NS1 có độ bảo tồn cao 
và rất cần thiết cho quá trình sao chép DNA của PPV [4]. NS1 
là một protein đa chức năng, được đặc trưng bởi các hoạt động 
endonuclease, DNA helicase và ATPase, và khả năng liên kết cộng 
hóa trị với đầu 5' của DNA virus bộ gen. Protein NS1 cũng là yếu 
tố chính góp phần vào quá trình điều hòa phiên mã, có vai trò gây 
bệnh cho tế bào vật chủ [5].

Bên cạnh đó, việc lựa chọn môi trường nuôi cấy tối ưu nhất 
cho parvovirus cũng là một bước thiết yếu trong quá trình nghiên 
cứu và phát triển vắc xin. Môi trường nuôi cấy thích hợp giúp tối 
đa hóa sản lượng virus, giảm chi phí và thời gian sản xuất vắc xin. 
Hơn nữa, môi trường nuôi cấy tối ưu sẽ giảm nguy cơ gây biến đổi 
không mong muốn của virus.

Cho đến nay, ở Việt Nam chưa có đơn vị nào phát triển thành 
công vắc xin parvovirus. Các vắc xin được sử dụng để phòng bệnh 
khô thai do parvovirus đang được lưu hành tại Việt Nam đều là 
nhập khẩu, như Parvovax (Pháp), PPV-VAC (Hàn Quốc)..., thường 
có giá cao. Các chủng sử dụng để sản xuất vắc xin là những chủng 
phân lập từ nước ngoài, có thể không tương đồng kháng nguyên 
với các chủng phân lập ở Việt Nam, dẫn đến vắc xin kém hiệu 
quả. Vì vậy, việc phân lập và tuyển chọn chủng parvovirus đang 
lưu hành tại Việt Nam có tính kháng nguyên mạnh để nghiên cứu 
chế tạo một loại vắc xin phòng bệnh khô thai ở lợn sinh sản có 
tầm quan trọng đặc biệt. Điều này giúp chủ động nguồn vắc xin 
phòng bệnh do parvovirus một cách hiệu quả, góp phần phát triển 
chăn nuôi lợn của Việt Nam. Việc đánh giá tính sinh miễn dịch của 
parvovirus là một bước quan trọng và không thể thiếu trong quá 
trình phát triển vắc xin. Chỉ khi hiểu rõ được tính sinh miễn dịch 
mới có thể nghiên cứu tối ưu hóa sao cho vắc xin đạt được hiệu 
quả bảo vệ cao nhất.

Vì vậy, trong nghiên cứu này, chúng tôi thực hiện phân tích 
đoạn gen NS1, tối ưu hóa môi trường nuôi cấy và xác định tính sinh 
miễn dịch của hai chủng parvovirus độc lực cao đã được phân lập 
trong nghiên cứu trước đó [6].

2. Vật liệu và phương pháp nghiên cứu

2.1. Vật liệu

Hai chủng VC5 (Đồng Nai), TX7 (Thanh Hóa) có độc lực cao 
[6] được tuyển chọn từ 32 chủng parvovirus phân lập từ 6 tỉnh Thái 
Bình, Thanh Hóa, Bình Định, Đắk Lắk, Bình Dương và Đồng Nai 
được sử dụng để nghiên cứu phân tích đoạn gen NS1, tối ưu hóa 
môi trường nuôi cấy và xác định tính sinh miễn dịch. 

2.2. Phương pháp nghiên cứu

Nghiên cứu này thuộc đề tài: “Nghiên cứu chế tạo vắc xin nhị 
giá vô hoạt phòng bệnh khô thai do parvovirus và đóng dấu do vi 
khuẩn Erysipelothrix rhusiopathiae gây ra ở lợn”. Các nghiên cứu 
trên động vật của đề tài đã được chấp thuận bởi Hội đồng y đức 
động vật Trường Đại học Nông Lâm TP Hồ Chí Minh theo giấy 
chứng nhận số NLU-230313 ngày 24/5/2023 [7].

2.2.1. Phân tích trình tự đoạn gen NS1

DNA virus được tách chiết bằng bộ kit MagMAX Viral 
Pathogen Kit (Thermo Fisher Scientific). Theo K.S. Lyoo và cs 
(2001) [8], đoạn gen NS1 (330 bp) được nhân lên bằng phản ứng 
chuỗi polymerase (PCR) với cặp mồi đặc hiệu PPVF: 5’-ATA 
CAA TTC TAT TTC ATG GGC CAG C-3’, PPVR: 5’-TAT GTT 
CTG TTT CCT CGC ATC-3’. Thành phần cho 25 µl gồm: 9 µl 
nước (nuclease-free), 12,5 µl 2X Taq PCR Master Mix, 0,5 µl mồi 
PPVF, 0,5 µl mồi PPVR, 2,5 µl DNA. Phản ứng PCR gồm 1 chu 
kỳ 94ºC - 2 phút, 30 chu kỳ 94ºC - 45 giây, 55ºC - 60 giây, 72ºC - 
90 giây, 1 chu kỳ 72ºC - 10 phút. Đoạn gen NS1 sau đó được gửi 
giải trình tự tại Công ty Firstbase (Singapore). Trình tự được phân 
tích bằng BLAST trên Ngân hàng Gen NCBI. Cây phát sinh loài 
được xây dựng dựa trên trình tự đoạn gen NS1 của chủng TX7, 
VC5 với một số chủng đã công bố trên Ngân hàng Gen (GenBank) 
bằng chương trình MEGA6, theo phương pháp kết nối liền kề 
(Neighbour-Joining) [9], sử dụng độ tin cậy 1000 bootstrap [10].

2.2.2. Xác định điều kiện nuôi cấy thích hợp cho hai chủng 
VC5 và TX7

 Đường chuẩn xác định số lượng bản sao virus dựa trên giá trị 
Ct của phản ứng Real-time PCR được thực hiện theo mô tả của 
L.F. Miao và cs (2009) [11].

Dựa trên các kết quả nghiên cứu trước đây, chúng tôi đã chọn 
các điều kiện nghiên cứu bao gồm nhiệt độ 33, 37 và 39°C, kết 
hợp với các tỷ lệ FBS là 2, 3 và 5%, được bổ sung vào môi trường 
EMEM [8, 12-15]. Trong các nghiên cứu về nuôi cấy parvovirus, 
tỷ lệ kháng sinh và nồng độ CO2 luôn được sử dụng là 1% kháng 
sinh và 5% CO2. Vì vậy, các chỉ tiêu về tỷ lệ kháng sinh và nồng 
độ CO2 được giữ cố định trong quá trình khảo sát.

Chủng virus được gây nhiễm lên tế bào PK15 với MOI=0,01. 
Sau đó, virus được nuôi trong các điều kiện khác nhau và thu mẫu 
sau mỗi 24 giờ trong 7 ngày sau gây nhiễm. Số lượng bản sao 
virus tại mỗi thời điểm thu mẫu được xác định bằng phản ứng 
Real-time PCR [11]. 
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2.2.3. Xác định tính sinh miễn dịch 

Chín lợn nái hậu bị khỏe mạnh, không nhiễm PPV và không 
có kháng thể kháng PPV được chia thành 3 nhóm (3 con/1 nhóm). 
Nhóm 1 được gây miễn dịch bằng chủng VC5, nhóm 2 được gây 
miễn dịch bằng chủng TX7 và nhóm 3 được tiêm PBS (nhóm 
đối chứng). Lợn được gây miễn dịch với liều 106 TCID50 virus đã 
được bất hoạt với 5 mM Binary ethylenimine [16] và được kiểm 
tra bất hoạt bằng cách gây nhiễm lên tế bào PK15, trong vòng 7 
ngày không quan sát thấy sự xuất hiện bệnh tích tế bào. Virus sau 
bất hoạt 100% được phối trộn với 20% chất bổ trợ keo phèn qua 
đường tiêm bắp. Mũi 1 được tiêm vào ngày 35 trước phối giống. 
Mũi miễn dịch thứ hai cách mũi một 21 ngày. Sau 2 mũi tiêm, lợn 
được lấy máu vào các ngày 7, 14, 21 và xác định hiệu giá kháng thể 
bằng phản ứng HI. Tại ngày 40 của thai kỳ, lợn được công cường 
độc với liều 4×106 TCID50. Ngày thứ 90 của kỳ mang thai, các lợn 
thí nghiệm được mổ khám, thu dạ con để kiểm tra hình thái, bệnh 
tích trên phôi thai [16]. Sự có mặt của PPV trong mẫu phôi thai 
được xác định bằng phản ứng Real-time PCR [11].

Lợn được chăn nuôi trong khu vực nhà chăn nuôi động vật 
thí nghiệm đạt chuẩn GLP tại Phân viện Thú y miền Trung. Thức 
ăn được cung cấp theo Quyết định số 217/QĐ-BNN-KHCN ngày 
14/1/2021 của Bộ Nông nghiệp và Phát triển nông thôn (nay là Bộ 
Nông nghiệp và Môi trường) về định mức kinh tế - kỹ thuật đối với 
hoạt động khoa học và công nghệ trong lĩnh vực chăn nuôi, thú y. 
Lợn được gây mê bằng Zoletil với liều 0,1 mg/kg thể trọng trước 
khi giết mổ để tránh sợ hãi, đau đớn cho vật nuôi. Sau khi giết mổ, 
động vật được tiêu hủy bằng phương pháp đốt. Khử trùng trong và 
ngoài chuồng trại bằng Virkon.

3. Kết quả và bàn luận

3.1. Kết quả phân tích đoạn gen NS1

Sau khi đã phân lập, 2 chủng parvovirus VC5 và TX7 sẽ được 
xác định mối quan hệ di truyền dựa trên trình tự đoạn gen NS1. 
Chúng tôi đã nhân lên thành công đoạn gen 330 bp (đoạn gen có 
vị trí từ 1.453 đến 1.782 trên gen NS1) như ở hình 1. Đoạn gen 
này là vùng có độ bảo tồn cao giữa các chủng từ PPV1-PPV6 và 
được dùng để ghi nhận tỷ lệ nhiễm PPV [8]. NS1 là protein phi 
cấu trúc chính được bảo tồn cao và rất cần thiết cho quá trình 
sao chép DNA PPV. NS1 là một protein đa chức năng được đặc 
trưng bởi các hoạt động endonuclease, DNA helicase và ATPase 
và khả năng liên kết cộng hóa trị với đầu 5' của DNA virus bộ 
gen [17]. Nhiều nghiên cứu về PPV sử dụng việc phân tích trình 
tự gen NS1 để nghiên cứu về sự tiến hóa và phát sinh loài của 
PPV. X. Hao và cs (2011) [18] đã sử dụng trình tự gen NS1 của 23 
chủng parvovirus để tiến hành phân tích, nhằm phân nhóm và xây 
dựng dữ liệu phân tử về các chủng PPV phân lập tại Trung Quốc. 
Một nghiên cứu khác tại Trung Quốc của H. Deng và cs (2024) 
[19] cũng sử dụng cây phân loại dựa trên trình tự gen NS1 để phân 
loại và xác định mối quan hệ di truyền của 2 chủng PPV1 mới phân 
lập (HLJ202108-Y, SDLC202109). Để phân tích tiến hóa di truyền 
của chủng PPV7 phân lập tại Phúc Kiến, Trung Quốc, trình tự gen 
NS1 cũng được sử dụng để phân tích mối quan hệ tiến hóa trong 
nghiên cứu của Z. Lyu và cs (2023) [20].

Hình 1. Kết quả phản ứng chuỗi polymerase nhân lên đoạn gen NS1. 
M: thang đo; (+): đối chứng dương; (-): đối chứng âm; VC5: chủng VC5; 
TX7: chủng TX7.

Trong nghiên cứu này, trình tự gen NS1 cũng được chúng tôi 
sử dụng để phân tích mối quan hệ di truyền của 2 chủng parvovirus 
VC5 và TX7 với các chủng tham chiếu có trên Ngân hàng Gen 
NCBI.

Hai chủng VC5 và TX7 được xác định mối quan hệ di truyền 
dựa trên trình tự đoạn gen NS1. Đoạn gen này là vùng có độ bảo 
tồn cao giữa các chủng PPV [8]. Với kết quả phân tích độ tương 
đồng trong trình tự nucleotide của đoạn gen NS1, chúng tôi thấy 
rằng, 2 chủng VC5 và TX7 có tỷ lệ tương đồng 100% với nhau. 
Trình tự gen NS1 của 2 chủng này cũng tương đồng từ 99,39 đến 
99,70% với một số chủng PPV1 từ Trung Quốc và Brazil. Trong 
đó, tương đồng cao nhất với chủng PPV1-0225-L-SD (99,70%) 
được phân lập tại Trung Quốc năm 2022 (bảng 1). 
Bảng 1. Tỷ lệ tương đồng đoạn gen NS1 của chủng VC5 và TX7 với 
một số chủng tham chiếu trên Ngân hàng Gen NCBI.

TT Chủng TX7 (%) VC5 (%)

1 VC5 100

2 TX7 100

3 PPV1-HuB78-2017 (Trung Quốc)
(Mã số GenBank: MN326129) 99,39 99,39

4 PPV1-GD10-1999 (Trung Quốc)
(Mã số GenBank: MN326126) 99,39 99,39

5 PPV1-JSYZ20170418-30 (Trung Quốc) 
(Mã số GenBank: MZ577026) 99,39 99,39

6 PPV1/BRA-UEL/GO-1074/2018 (Brazil) 
(Mã số GenBank: MN970191) 99,39 99,39

7 PPV1-0225-L-SD (Trung Quốc) 
(Mã số GenBank: OQ750579) 99,70 99,70

 VC5
 TX7

 PPV1-CHINA-MN326129
 PPV1-CHINA-MZ577026
 PPV1-BRASIL-MN970191
 PPV1-CHINA-MN326126
 PPV1-CHINA-OQ750579

 PPV2-GU938299
 PPV3-MZ577034

 PPV4-NC014665
 PPV5-JX896318

 PPV6-NC023860
 PPV7-KU563733

0.2

Hình 2. Cây phả hệ dựa trên đoạn gen NS1.
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Kết quả phân tích cây phả hệ dựa trên đoạn gen NS1 (hình 2) 
chỉ ra rằng, 2 chủng VC5, TX7 trong nghiên cứu này đều thuộc 
tuýp PPV1 và cùng nhóm phân bố với một số chủng PPV1 phân 
lập tại Trung Quốc.

Mức độ lưu hành chủng PPV1 tại Việt Nam là khá cao. Năm 
2020, một nghiên cứu tại Việt Nam cho thấy, 88,2% (60/68) mẫu 
huyết thanh thu thập từ các trang trại chăn nuôi ở 6 tỉnh, bao gồm 
Hà Nội, Bắc Ninh, Hưng Yên, Phú Thọ (Vĩnh Phúc, Hòa Bình) 
và Hải Dương, đều có chứa kháng thể kháng PPV1. Phân tích di 
truyền của 10 mẫu sử dụng gen mã hóa protein NS1 đã xác nhận 
các chủng này đều thuộc PPV1 [21]. Mặt khác, các loại vắc xin trên 
thị trường hiện nay chủ yếu phát triển dựa trên chủng PPV1. Vắc 
xin Porcilis© Parvo (vắc xin vô hoạt - Hà Lan), Eryseng© Parvo 
(vắc xin vô hoạt - Tây Ban Nha), ReproCyc© ParvoFLEX (vắc xin 
tiểu phần - Đức) đều sử dụng kháng nguyên từ chủng PPV1 [22]. 
Nhiều nghiên cứu về vắc xin PPV tiểu phần cũng được thực hiện 
trên chủng PPV1. K.N. Cho và cs (2023) [23] đã tiến hành nghiên 
cứu phát triển vắc xin tiểu phần phòng bệnh do parvovirus gây ra 
trên lợn sử dụng protein VP2 của chủng PPV1-28. Một nghiên cứu 
khác của Z. Ling và cs (2023) [24] cũng phát triển vắc xin tiểu 
phần từ protein VP2 của chủng PPV1. 2 chủng VC5 và TX7 đều 
thuộc PPV1, do đó các chủng này có tiềm năng cao trong việc sử 
dụng để nghiên cứu phát triển vắc xin.

Cho đến đầu những năm 2000, những thay đổi di truyền của 
bộ gen PPV vẫn chưa được nghiên cứu một cách có hệ thống [25]. 
Sang thế kỷ 21, các nghiên cứu về biến chủng của parvovirus mới 
được chú ý. Tỷ lệ đột biến của gen VP vào khoảng 3-5×10-4 đột 
biến/nucleotide/năm, trong khi đó, đột biến ở gen NS vào khoảng 
10-5 đột biến/nucleotide/năm [26]. Như vậy, có thể thấy rằng việc 
phân lập các chủng PPV đang lưu hành tại Việt Nam là hết sức cần 
thiết. Hai chủng VC5 và TX7 được phân lập trong nghiên cứu này 
có thể là nguồn chủng hữu ích cho nghiên cứu sâu hơn về sản xuất 
vắc xin parvovirus tại Việt Nam. 

3.2. Kết quả xác định điều kiện nuôi cấy thích hợp với hai 
chủng VC5 và TX7

Với kết quả Real-time PCR và đường chuẩn (hình 3), chúng tôi 
xác định được số lượng bản sao virus tại mỗi thời điểm thu mẫu. 
Kết quả đó được ghi nhận và xây dựng biểu đồ như trong hình 4. 

Hình 3. Đường chuẩn xác định số lượng bản sao virus.
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Từ biểu đồ khảo sát điều kiện nuôi cấy như ở hình 4, chúng 
tôi thấy rằng, số logarit của lượng bản sao virus tại nhiệt độ 33 và 
39°C thấp hơn tại nhiệt độ 37°C. Như vậy, nhiệt độ thích hợp nhất 
với PPV trong nghiên cứu này là 37°C. Số lượng bản sao virus đạt 
cao nhất tại điều kiện 37°C, 5% FBS.

Từ kết quả trên, chúng tôi xác định được điều kiện nuôi cấy 
thích hợp nhất đối với 2 chủng PPV (VC5 và TX7) trên tế bào 
PK15 là môi trường EMEM có bổ sung 5% FBS, 1% kháng sinh 
Pen/Strep ở nhiệt độ 37°C, 5% CO2. 

3.3. Kết quả xác định tính sinh miễn dịch của 2 chủng VC5 
và TX7

Hiệu giá HI của các nhóm lợn thí nghiệm được đánh giá và thể 
hiện ở bảng 2.
Bảng 2. Hiệu giá HI trên lợn sau tiêm 2 mũi miễn dịch theo thời gian.

Nhóm thí nghiệm
Hiệu giá HI trung bình

Ngày 0 Ngày 7 Ngày 14 Ngày 21

Nhóm miễn dịch VC5 3,33 4,33 5,66 7,33

Nhóm miễn dịch TX7 3,66 4,66 6,33 7,66

Nhóm đối chứng (PBS) 0 0 0 0

Kết quả hiệu giá HI cho thấy, lợn miễn dịch có hiệu giá HI 
trung bình tăng dần (bảng 2). Tại ngày 0 (trước khi tiêm mũi 2), 
hiệu giá HI trung bình với nhóm VC5 và TX7 lần lượt đạt 3,33 và 
3,66 log2. Tại ngày thứ 21, sau mũi 2, hiệu giá HI trung bình đạt 
7,33 log2 với nhóm VC5; 7,66 log2 với nhóm TX7. Trong khi đó, 
suốt quá trình thí nghiệm, không phát hiện được kháng thể kháng 
PPV (HI=0) ở nhóm đối chứng PBS. Kết quả này tương tự nghiên 
cứu của P.S. Paul và cs (1986) [27], sau liều tiêm thứ nhất hiệu 
giá HI tăng lên không đáng kể. Hai liều vắc xin mang lại hiệu quả 
miễn dịch tốt hơn và lâu dài hơn đối với vắc xin PPV bất hoạt. 
Nghiên cứu của E.V.D. Born và cs (2020) [28] khảo sát tính sinh 
miễn dịch của vắc xin tam giá Ery + Parvo + Lepto cũng sử dụng 
2 mũi tiêm và chỉ ra rằng, kháng thể xuất hiện sớm từ ngày thứ 6 
và đạt đỉnh vào ngày 21 sau tiêm 2 mũi miễn dịch. Một nghiên cứu 
khác của K.J. Sørensen và cs (1981) [29] cũng sử dụng vắc xin 
PPV vô hoạt với 2 mũi tiêm để gây đáp ứng miễn dịch và cho kết 
quả HI từ 7 đến 9 log2 sau 2-3 tuần tiêm mũi 2.

Kết quả thử thách với chủng PPV cường độc của các nhóm thí 
nghiệm được thể hiện ở bảng 3.
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Bảng 3. Kết quả bảo hộ thai lợn sau công cường độc.

Nhóm thí nghiệm Lợn nái
Tổng 
số thai 
lợn

Khả năng sống sót của thai lợn 
sau công cường độc

Thai lợn 
dương 
tính PPV 
sau công 
cường 
độc

Sống

Chết

Không có 
biểu hiện 
khô thai

Khô 
thai

Nhóm miễn dịch VC5

Lợn số 1 8 6 2 0 1

Lợn số 2 7 5 2 0 1

Lợn số 3 7 7 0 0 0

Tỷ lệ (%) 100 81,82 
18,18 0

9,09
18,18

Nhóm miễn dịch TX7

Lợn số 4 6 6 0 0 0

Lợn số 5 8 6 2 0 1

Lợn số 6 7 6 1 0 1

Tỷ lệ (%) 100 85,71
14,29 0

9,52
14,29

Nhóm đối chứng

Lợn số 7 7 0 2 5 6

Lợn số 8 7 0 1 6 6

Lợn số 9 6 0 2 4 6

Tỷ lệ (%) 100 0
25 75

90
100

   

Hình 5. Thai lợn sau công cường độc.

Sau khi công cường độc, nhóm được gây miễn dịch VC5 có 
18/22 (81,82%) thai sống, nhóm được tiêm miễn dịch TX7 có 
18/21 (85,71%) thai sống, trong khi 100% thai lợn của nhóm 
đối chứng chết và có bệnh tích điển hình (bảng 3). 75% (15/20) 
thai lợn có các biểu hiện như thai bị hấp thu nước, khô, cứng 
lại và chuyển màu thành màu đen, kích thước nhỏ hơn so với 
các thai bình thường (hình 5). Phát hiện sự có mặt của PPV ở 
90% thai lợn của nhóm đối chứng, trong khi chỉ 2/22 (9,09%) 
và 2/21 thai lợn (9,52%) được phát hiện PPV ở nhóm miễn dịch 
VC5 và TX7, theo thứ tự. Kết quả này cũng tương đương với 
kết quả của một số nghiên cứu khác về vắc xin PPV vô hoạt. 

Nghiên cứu của K.J. Sørensen và cs (1981) [29] cho kết quả 
50/65 (76,92%) thai nhiễm virus và 43/65 (66,15%) thai chết 
ở nhóm không tiêm vắc xin, 100% thai sống ở nhóm tiêm vắc 
xin sau khi công cường độc với liều 1×107 TCID50 chủng PPV 
839. E.V.D. Born và cs (2020) [28] cũng cho thấy, 69% thai lợn 
chết, 90% phát hiện PPV ở nhóm không tiêm vắc xin; 100% 
lợn sống và 10% phát hiện PPV ở nhóm tiêm vắc xin. I. Kiss 
và cs (2020) [30] nghiên cứu khả năng bảo hộ của vắc xin 
Parvoruvax® và 3 loại vắc xin PPV thương mại (vắc xin B, vắc 
xin C, vắc xin D). Kết quả cho thấy, sau công cường độc với 
liều 4×105.5 TCID50 chủng PPV1-HUN, 100% thai lợn sống với 
nhóm tiêm vắc xin Parvoruvax®; 89, 92 và 64% lần lượt là tỷ 
lệ thai lợn sống với nhóm vắc xin B, vắc xin C, vắc xin D; 40% 
thai lợn sống sau công cường độc ở nhóm đối chứng.  

Kết quả trên cho thấy, 2 chủng VC5 và TX7 có khả năng 
gây đáp ứng miễn dịch tốt trên lợn hậu bị, lợn mang thai và có 
khả năng bảo hộ 81,82% (chủng VC5) và 85,71% (chủng TX7) 
thai sống, trong khi 100% thai lợn chết ở nhóm đối chứng PBS 
và có biểu hiện đặc trưng của bệnh. 2 chủng VC5, TX7 có tiềm 
năng tốt và sẽ được sử dụng trong các nghiên cứu để lựa chọn 
liều kháng nguyên, chất bổ trợ thích hợp để phát triển vắc xin 
phòng bệnh do PPV trong thời gian tới. 

4. Kết luận

Hai chủng VC5, TX7 có trình tự nucleotide của đoạn gen 
330 bp NS1 tương đồng 100% với nhau, đồng thời tương đồng 
trên 99% với một số chủng PPV1 từ Trung Quốc và Brazil. 
Trong đó, tương đồng cao nhất (99,70%) với chủng PPV1-
0225-L-SD được phân lập tại Trung Quốc năm 2022. Điều kiện 
nuôi cấy thích hợp nhất đối với hai chủng PPV (VC5 và TX7) 
trên tế bào PK15 là môi trường EMEM có bổ sung 5% FBS, 
1% kháng sinh Pen/Strep ở nhiệt độ 37°C, 5% CO2. 

Tỷ lệ bảo hộ thai ở nhóm tiêm miễn dịch VC5 và TX7 lần 
lượt là 81,82 và 85,71%, trong khi 100% thai lợn ở nhóm đối 
chứng đều chết. Kết quả này tương đồng với các nghiên cứu 
trước đó về vắc xin PPV vô hoạt. Như vậy, hai chủng VC5 và 
TX7 có tiềm năng sử dụng cho nghiên cứu sản xuất vắc xin 
phòng bệnh PPV hiệu quả. 

Đây là những kết quả bước đầu về phân lập chủng virus, 
xác định nguồn gốc chủng, điều kiện nuôi cấy và đặc tính sinh 
miễn dịch. Kết quả này là một phần của đề tài “Nghiên cứu chế 
tạo vắc xin nhị giá vô hoạt phòng bệnh khô thai do parvovirus 
và đóng dấu do vi khuẩn Erysipelothrix rhusiopathiae gây ra ở 
lợn”. Để đánh giá toàn diện hơn các chủng parvovirus phân lập 
được, chúng tôi sẽ tiếp tục đánh giá độ an toàn và ổn định của 
chủng giống vắc xin, lựa chọn chất bổ trợ cũng như đánh giá 
hiệu quả của vắc xin trong những nghiên cứu tiếp theo.
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